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Enquadramento 
O aquecimento global tem vindo a alterar todo o tipo de interações, bióticas ou não, em 
muitas espécies 1. Uma destas interações chave para estudo da evolução é a relação entre 
machos e fêmeas, da mesma ou de diferentes espécies, durante a reprodução sexuada. Este 
tipo de interações pode permitir a especiação, através de reprodução diferencial, ou a fusão de 
duas populações distintas, se a mesma não existir. No entanto ainda há muitas questões por 
responder, nomeadamente, como aparecem (e desaparecem) estas barreiras e como são 
mantidas. 
 Drosophila subobscura é uma excelente espécie modelo para estudar este tipo de 
comportamentos pois está distribuída pela Europa (bem como pela América do Sul e do Norte 
2) através de um cline latitudinal de várias características, tais como tamanho e inversões 
cromossómicas. Este tipo de variação clinal é uma boa evidência do papel da adaptação local 
na diferenciação geográfica das populações. Esta situação pode criar um isolamento 
reprodutor por alopatria (populações isoladas fisicamente) ou por simpatria (populações em 
contacto físico). No caso da simpatria, a tendência será no sentido de criar ativamente 
barreiras pré-zigóticas, de modo a permitir uma melhor adaptação dos descendentes ao 
ambiente local 3. 
 A existência de diferenças graduais ao longo do cline em D. suboscura sugere a 
existência de fluxo genético entre populações 4. No entanto, para manter a adaptação local 
terá de haver algum tipo de isolamento reprodutor. 
 Neste trabalho é colocada a questão da ocorrência de isolamento reprodutor como 
principal fator na manutenção da adaptação local e se este deixa de existir aquando da 
adaptação a um novo ambiente comum. Se isto de facto ocorrer pode significar uma perda de 
biodiversidade consequente da perda de habitats e das alterações climáticas. 
 
Objetivos inicias 
1) Caracterizar as diferenças de comportamento de acasalamento de machos de 
populações laboratoriais de Drosophila subobscura fundadas a partir de  populações 
naturais nos extremos latitudinais europeus. 
2) Testar preferências diferenciais nos acasalamentos como indicadores de isolamento 
reprodutor parcial entre populações de diferentes origens. 
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3) Estudar a dinâmica evolutiva do comportamento de acasalamento durante a adaptação 
ao laboratório, por análise das alterações entre gerações, adicionando aos dados deste 
projeto os de gerações anteriores (eg geração 5 e 10 das populações mais recentes). 
4) (Adicionado posteriormente) Caracterizar as trajetórias evolutivas de características da 
história da vida diretamente relacionadas com a fitness nas populações em estudo. 
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Métodos 
Recolha e manutenção 
Foram utilizados três regimes neste estudo: dois grupos de populações experimentais (Ad e 
Gro) e um grupo de controlo (TA). O regime TA, já adaptado ao laboratório, foi fundado em 
2001 e já contava com 115 gerações quando as novas populações foram fundadas. As 
populações experimentais foram recolhidas em Agosto de 2010 em dois locais com diferentes 
latitudes: Groningen, Holanda (53◦ 21’ N, 6◦ 55’ E) e Adraga, Portugal (38◦ 47’ N, 9◦ 28’ W). 
Os individuos recolhidos foram triados sob anestesia por CO2 e estereoscópio. A fundação de  
Groningen foi composta por 180 fêmeas e 20 machos e a de Adraga por 246 fêmeas e 73 
machos. Na quarta geração os dois regimes experimentais foram replicados três vezes, 
criando três populações de cada regime: Ad1-3 e Gro1-3 (derivadas da colheite de Adraga e 
Groninger, respetivamente; para mais detalhes ver Bárbaro, A., 2011 5). 
 Todas as populações foram mantidas em condições laboratoriais constantes que 
consistem em gerações discretas de 28 dias com temperatura de 18Cº e um fotoperiodo de 
12/12. O meio de cultura é composto por agar, farinha de milho, levedura de cerveja, carvão e 
nipagina. As densidades por tubo foram aproximadamente 50 adultos e  70 a 80 larvas. Os 
tamanhos populacionais foram mantidos sempre que possível por volta dos 1000-1200 
indivíduos (para mais detalhes ver Matos et al. 2002 6). 
Estudos sem escolha de parceiro sexual (no-choice) 
Individuos virgens foram separados por sexo 6 a 8 horas após a emergência e foram mantidos 
em grupos de 10 indivíduos do mesmo sexo até aos ensaios (10 dias de idade). Os ensaios 
foram feitos na geração 5, 10 e 17, sendo que só o último foi efetuado no âmbito deste 
trabalho. Foram medidos três parâmetros nos ensaios no-choice e female choice (em 
segundos): início da corte (LC – courtship latency), sendo o tempo desde o início do ensaio 
até à primeira corte; duração da corte (CD – courtship duration), tempo do início da corte até 
à cópula; e duração da cópula (MD – mating duration). 
 Um macho e uma fêmea foram colocados num tubo de observação sem a utilização de 
CO2. As combinações testadas foram homogâmicas (Gro x Gro – população de Groningen, 
Ad x Ad - população de Adraga) e heterogâmicas (Gro x Ad – populações de Groningen x 
populações de Adraga, Ad x Gro - populações de Adraga x populações de Groningen – fêmas 
indicadas em primeiro lugar). O set-up experimental foi constituído por três blocos, 
agrupando os quatro tipos de acasalamento segundo o replicado, de modo a que um replicado 
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de cada espécie fosse representado em cada bloco (e.g. o bloco 1 foi constituído por: Gro1 x 
Gro1, Ad1 x Ad1, Gro1 x Ad1, Ad1 x Gro1). Os diferentes blocos foram testados em 
diferentes tempos. Quando possível, cada bloco foi constituído por 25 séries de 8 casais, dois 
de cada tipo. Cada série foi observada durante 90 minutos de modo a aumentar a possibilidade 
de existirem acasalamentos. 
Estudos com escolha de macho (female choice) 
O set-up deste teste envolveu a colocação de dois machos, um cada regime, no mesmo tubo 
de uma fêmea de um dos regimes experimentais. Dois dias antes dos ensaios, os machos de 
cada regime foram marcados com um pó inoculo (verde ou vermelho). Em cada tudo, foi 
colocado um macho verde e um vermelho. Metade dos tubos tinham o macho de Adraga 
marcado a verde e o macho Groningen marcado a vermelho e vice-versa para a outra metade 
dos tubos, para despistar a possível influência do pó. O set-up foi semelhante ao dos testes no-
choice, mas foi constituído por 25 séries de 4 tipos de combinações, duas de cada (com as 
duas combinações de cores). 
Ensaios de fecundidade 
A fecundidade foi testada em cinco gerações: gerações 6, 11, 14, 18 e 22 após a fundação, 
sendo que as gerações 6 e 11 já tinham sido testadas antes do início deste trabalho. Em todas 
as gerações, as três populações réplica de cada regime foram utilizadas, emparelhando os 
indivíduos segundo a respetiva réplica. Os casais foram formados utilizando indivíduos 
virgens triados por sexo com CO2 menos de 6 horas após a emergência. Os casais foram 
transferidos diariamente para novos tubos e os ovos foram contados. Neste ensaios, as 
características analisadas foram a idade da primeira reprodução (A1R – número de dias até a 
fêmea colocar o primeiro ovo); a fecundidade precoce (F1-7 – número de ovos colocados na 
primeira semana de vida); e a fecundidade no pico (F8-12 – número de ovos colocados nos 
restantes cinco dias do ensaio). Os dados de fecundidade no pico não são apresentados neste 
relatório. Cerca de 24 casais foram testados por população por ensaio. 
Análise estatística 
Todas as análises estatísticas foram feitas no Microsoft Excel 2010 e no Statsoft Statistica 10.  
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Ensaios de comportamento de acasalamento – O efeito das diferentes populações nos 
parâmetros LC, CD e ML foi testado em cada geração utilizando uma ANOVA tri-fatorial 
com o seguinte modelo: 
 
Y = μ + B + M + F +B*M + B*F + M*F + B*M*F + ε 
onde B é o fator aleatório Bloco com três categorias (1, 2, 3) e M e F são os fatores fixos 
Macho e Fêmea, respetivamente, com duas categorias (Ad and Gro). Este modelo foi utilizado 
para analisar os dados de no-choice. Para testar se houve diferenças nos parâmetros 
mencionados anteriormente entre gerações, foi realizada uma ANCOVA com o seguinte 
modelo: 
 
Y = μ + B + M + F + G + B*M + B*F + M*F + M*G + F*G + B*M*F + M*F*G + 
B*M*F*G + ε 
onde G é o covariato (gerações 5, 10 e 17). 
 O efeito das diferentes populações no número de acasalamentos no teste female choice 
em cada geração foi testado através de uma análise log-linear às tabelas de frequências com as 
seguintes variáveis: M (machos Ad ou Gro), F (fêmea Ad ou Gro) e  A (acasalou/não 
acasalou). Para testar se houve diferenças entre gerações, foi acrescentada a variável G 
(Geração) com três categorias (5, 10 e 17). 
 Para testar o grau de isolamento entre os regimes, foi utilizado um índice de 
isolamento adaptado de Banerjee & Singh (2012)7: 
 
ܫ. ܫ. = % de acasalamentos homogâmicos −  % de acasalamentos heterogâmicos% de acasalamentos homogâmicos +  % de acasalamentos heterogâmicos 
 
em que o termo “% de acasalamentos homogâmicos + % de acasalamentos heterogâmicos” é 
sempre igual a 1, ou seja, o I.I. tende para 1 com o aumento do isolamento reprodutor e tende 
para 0 se os acasalamentos forem aleatórios. Para testar diferenças entre as gerações 5 e 17 
para I.I. foram utilizados testes-t simples, utilizando as diferenças entre blocos (réplicas) 
como erro. 
 Para testar se houve diferenças entre gerações, e na alteração temporal entre regimes, 
foi realizada uma ANCOVA com o seguinte modelo: 
Y = μ + R + P{R} + G + G*R + G* P{R} + ε 
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onde R é o fator fixo Regime, P é o fator aleatório População e Geração é o covariato 
(gerações 5, 10 e 17). 
Fecundidade – Nestas análises foram utilisados dados individuais. Para as gerações 6 e 22, foi 
utilizada uma ANOVA hierárquica para testar se havia diferenças entre regimes nas 
características analisadas segundo o modelo:  
Y = μ + R + P{R} + ε 
onde R é o fator fixo Regime com duas categorias (Ad, Gro) e P é o fator aleatório População 
aninhado dentro de cada regime (Ad1-3 e Gro1-3). 
 Para testar se houve diferenças entre gerações, e na alteração temporal entre regimes, o 
seguinte modelo foi utilizado: 
Y = μ + R + P{R} + G + G*R + G* P{R} + ε 
onde R é o fator fixo Regime, P é o fator aleatório População e Geração é o covariato 
(gerações 6, 11, 14, 18 e 22). 
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Resultados 
Female choice 
Na análise estatística dentro de cada geração para o número de acasalamentos (tabela 1, fig. 1) 
foram encontrados valores significativos para os fatores “Macho * Acasalou” e “Fêmea * 
Acasalou” na geração 5 e para o fator “Macho * Acasalou” na geração 17. Os modelos que 
explicam a maior parte da variação nestas gerações são, respectivamente: 
Y5 = μ + M + F + A + M*A + F*A + ε 
e 
Y17 = μ + M + A + M*A + ε 
Tabela 1 – Valores-p de análises log-lineares de tabelas de frequência de 
acasalamentos nas gerações 5, 10 e 17. 
Fator G5 G10 G17 
Macho * Acasalou 0,0001** 1,0000 0,0002** 
Fêmea * Acasalou 0,0028* 0,2774 0,3744 
Macho * Fêmea * Acasalou 0,2741 0,8275 0,1147 
*p < 0.05; ** p < 0.001 
 
 
a) 
b) 
Figura 1 – a) Percentagem de acasalamentos homo e heterogâmicos (definidos 
pelos machos Ad e Gro) ao longo das três gerações; b) Número total de 
acasalamentos (machos Ad e Gro) nas três gerações. 
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Quando comparadas as gerações 5 e 10, foram observados resultados significativos nos 
fatores “Macho * Acasalou”, “Fêmea * Acasalou” e “Macho * Acasalou * Geração” (tabela 
2). Entre as gerações 10 e 17 as diferenças foram encontradas ao nível de “Macho * 
Acasalou”, “Acasalou * Geração” e “Macho * Fêmea * Acasalou” (tabela 2). A maior parte 
das variações entre os pares de gerações são explicados pelos seguintes modelos: 
Y5vs10 = μ + M + F + A + G + M*A + F*A + M*A*G + ε 
e 
Y10vs17 = μ + M + A + G + M*A + A*G + M*A*G + ε 
 Na análise aos índices de isolamento entre gerações (fig. 2), não houve diferenças 
significativas entre as gerações 5 e 17. No entanto, na geração 5 foi encontrada uma diferença 
significativa entre Ad e Gro (t 4 = -3,99244, P = 0,0162), que deixou de existir na geração 17, 
passando a ser apenas marginalmente significativa (t 4 = -2,3422, P = 0,0791). Nenhum dos 
valores de I.I. dos dois regimes (Ad e Gro) apresentou diferenças significativas de 0 na 
geração 17. A ANCOVA realizada também não apresentou qualquer valor significativo. 
 
Tabela 2 – Valores- p de análises log-lineares de tabelas de frequência de acasalamentos 
entre as gerações 5 vs 10 e 10 vs 17. 
Fator G5 vs G10 G10 vs G17 
Macho * Acasalou 0,0068* 0,0000** 
Fêmea * Acasalou 0,0041* 0,0087* 
Acasalou * Geração 0,1499 0,0000** 
Macho * Fêmea * Acasalou 0,2669 0,0474* 
Macho * Acasalou * Geração 0,0053* 0,6333 
Fêmea * Acasalou * Geração 0,1690 0,1004 
Macho * Fêmea * Acasalou * Geração 0,5101 0,8476 
MS 0.10 > p > 0.05; *p < 0.05; ** p < 0.001 
 
No-choice 
A análise estatística na geração 5 revelou valores significativos no fator “Macho” no início da 
corte e na duração da cópula. A geração 10 revelou diferenças na duração da corte ao nível 
dos fatores “Fêmea” e “Macho * Fêmea” e na duração da cópula no fator “Macho”. Na 
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geração 17 o fator “Fêmea” apresentou diferenças no início da corte e na duração da cópula 
(tabela 3). 
 
 
 
 
 
 
 
 
Tabela 3 – Valores-p de ANOVA para os parâmetros analisados nos testes no-choice nas gerações 5, 10 e 17. 
IC – início da corte; CD – Duração da corte; MD – Duração da cópula 
 Geração Fator  IC CD MD 
5 
Bloco - 0,9891 - 
Macho 0,0245* 0,9094 0,0024* 
Fêmea 0,6056 0,5790 0,4001 
Bloco * Macho 0,9139 0,2002 0,8722 
Bloco * Fêmea 0,6156 0,2121 0,9863 
Macho * Fêmea 0,8988 0,8268 0,1805 
Bloco * Macho * Fêmea 0,1706 0,4655 0,6647 
10 
Bloco 0,7577 0,6727 - 
Macho 0,4678 0,5198 0,0068* 
Fêmea 0,2957 0,0192* 0,1800 
Bloco * Macho 0,2553 0,0124 0,8918 
Bloco * Fêmea 0,7366 0,2798 0,7427 
Macho * Fêmea 0,9526 0,0002** 0,4041 
Bloco * Macho * Fêmea 0,3673 0,9626 0,1283 
17 
Bloco 0,5602 0,5221 0,3578 
Macho 0,2074 0,9519 0,0794MS 
Fêmea 0,0000** 0,3323 0,0117* 
Bloco * Macho 0,1638 0,4306 0,2670 
Bloco * Fêmea 0,9816 0,5379 0,8875 
Macho * Fêmea 0,3237 0,9225 0,9208 
Bloco * Macho * Fêmea 0,6547 0,2425 0,4139 
MS 0.10 > p > 0.05; *p < 0.05; ** p < 0.001 
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Figura 2 – Índice de isolamento reprodutor entre regimes ao longo das gerações. 
 10 
 
 Na análise entre as gerações 5 e 10 foram encontradas diferenças marginalmente 
significativas no fator “Geração” para o início da corte e duração da corte. Para a duração da 
cópula, os fatores “Geração”, “Macho * Fêmea” e “Macho * Fêmea * Geração” apresentaram 
valores significativos (tabela 4 e fig. 3). Entre as gerações 10 e 17 o fator “Geração” deu sinal 
significativo para a duração da cópula e os fatores “Fêmea”, “Macho * Fêmea” e “Fêmea * 
Geração” apresentaram diferenças para a duração da corte (tabela 4 e fig. 3). Entre as 
gerações 5 e 17 o único valor significativo foi o fator “Macho” na duração da cópula, apesar 
de existirem valores marginalmente significativos em vários fatores no início da corte. 
 Na análise com todas as gerações apenas foram encontradas diferenças significativas 
no fator “Macho” no início da corte (F1,2.913 = 54,4461, P = 0,0057). 
 
 
 
 
a) b) 
c) 
Figura 3 – Trajectórias evolutivas de parâmetros de acasalamento nos ensaios sem escolha de parceiro. Em 
cada geração ensaiada os dados médios de cada tipo de acasalamento são apresentados.  a) início da corte, b)
duração da cópula e c) duração da corte ao longo das gerações 5, 10 e 17. 
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Tabela 4 – ANOVA para os parâmetros analisados nos testes no-choice entre as gerações 5 vs 10 e 10 vs 17. IC 
– início da corte; CD – Duração da corte; MD – Duração da cópula 
Gerações Fator IC DC MD 
5 vs 10 
Bloco 0,6730 0,8922 0,6320 
Macho 0,1779 0,5306 0,3233 
Fêmea 0,4381 0,4404 0,5867 
Geração 0,0709MS 0,0925MS 0,0479* 
Bloco * Macho 0,6371 0,4246 0,4443 
Bloco * Fêmea 0,5346 0,2181 0,8465 
Macho * Fêmea 0,8558 0,4132 0,0121* 
Bloco * Geração 0,3746 0,7217 0,0700MS 
Macho * Geração 0,5154 0,2316 0,4790 
Fêmea * Geração 0,3231 0,3487 0,2445 
Bloco * Macho * Fêmea 0,3241 0,5306 0,8629 
Bloco * Macho * Geração 0,2854 0,5790 0,1851 
Bloco * Fêmea * Geração 0,4417 0,2233 0,3134 
Macho * Fêmea * Geração 0,8049 0,2269 0,0002** 
Bloco * Macho * Fêmea * Geração 0,6106 0,5807 0,9464 
10 vs 17 
Bloco - 0,4080 - 
Macho 0,9821 0,4538 0,6087 
Fêmea 0,6017 0,0000** 0,3878 
Geração 0,9688 0,1651 0,0381* 
Bloco * Macho 0,5871 0,0750MS 0,6668 
Bloco * Fêmea 0,7676 0,9278 0,8872 
Macho * Fêmea 0,7556 0,0417* 0,5233 
Bloco * Geração - 0,3444 - 
Macho * Geração 0,1227 0,4350 0,5917 
Fêmea * Geração 0,1676 0,0031* 0,8842 
Bloco * Macho * Fêmea 0,3817 0,8219 0,1492 
Bloco * Macho * Geração 0,8953 0,1933 0,5608 
Bloco * Fêmea * Geração 0,8031 0,8386 0,9420 
Macho * Fêmea * Geração 0,6260 0,1453 0,5908 
Bloco * Macho * Fêmea * Geração 0,4287 0,6570 0,1345 
5 vs 17 
Bloco - 0,9872 - 
Macho 0,0805MS 0,9049 0,0198* 
Fêmea 0,4036 0,6802 0,9217 
Geração 0,0992MS 0,3464 0,9970 
Bloco * Macho 0,8841 0,2873 0,9910 
Bloco * Fêmea 0,6497 0,2205 0,9974 
Macho * Fêmea 0,8207 0,8301 0,2391 
Bloco * Geração - 0,8828 - 
Macho * Geração 0,7915 0,8912 0,1526 
Fêmea * Geração 0,1492 0,8929 0,1023 
Bloco * Macho * Fêmea 0,0966MS 0,3840 0,5338 
Bloco * Macho * Geração 0,7156 0,5812 0,8094 
Bloco * Fêmea * Geração 0,7599 0,2453 0,9921 
Macho * Fêmea * Geração 0,6924 0,8431 0,3610 
Bloco * Macho * Fêmea * Geração 0,1346 0,2695 0,3687 
MS 0.10 > p > 0.05; *p < 0.05; ** p < 0.001 
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Fecundidade 
A análise entre gerações da idade da primeira reprodução demonstrou diferenças 
significativas nos fatores “Regime” (F 2,6 = 28,6966, P = 0,0008), “Geração” (F 1,6 = 42,2663, 
P = 0,0006)  e “Regime * Geração” (F 2,6 = 11,8040, P = 0,0083). Na geração 6 houve 
diferenças significativas no fator “Regime” (F 2,6 = 31,0261, P = 0,0007) que deixaram de 
existir na geração 22 (fig. 4). 
 A análise da fecundidade precoce demonstrou diferenças significativas nos mesmos 
fatores que a idade da primeira reprodução, ou seja: “Regime” (F 2,6 = 19,7113, P = 0,0023), 
“Geração” (F 1,6 = 88,9984, P = 0,0001)  e “Regime * Geração” (F 2,6 = 6,8606, P = 0,0282). 
Entre as gerações 6 e 22 ocorreu o mesmo comportamento, passando de um valor sigificativo 
(F 2,6 = 37,8007, P = 0,0004)  para um não significativo (fig. 5). 
 
 
 
Figura 4 – Idade da primeira reprodução ao longo das gerações (diferença ao controlo). 
  
y = -0,0521x + 1,3882
y = -0,0213x + 0,89
-0,75
-0,5
-0,25
0
0,25
0,5
0,75
1
1,25
1,5
1,75
0 5 10 15 20 25 30
Id
ad
e 
da
 p
ri
m
ei
ra
 re
pr
od
uç
ão
 (e
m
 d
ia
s,
 
Ad
/G
ro
 -
TA
)
Geração
Ad
Gro
 13 
 
 
 
Figura 5 – Fecundidade precoce ao longo das gerações (diferença ao controlo). 
 
 
Execução financeira 
A execução financeira deste projecto seguiu o plano orçamental proposto, tendo sido a verba 
utilizada apenas para gastos em produtos consumíveis. 
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Discussão 
Female choice 
A análise dentro de cada geração revelou diferenças no sucesso reprodutor tanto nas fêmeas 
como nos machos entre regimes (tabela 1). No entanto, não foi encontrada uma diferença 
significativa entre acasalamentos homo e heterogâmicos (fornecida pelo fator “Macho * Fêmea 
* Acasalou” na tabela 1), apesar de ser observável algum isolamento reprodutor (fig. 1a). As 
diferenças observadas entre machos Ad e Gro tanto na gerações 5 como na 17 (tabela 1) 
parecem depender da melhor adaptação ao laboratório dos machos GRO5. 
 Entre as gerações 5 e 10 houve uma redução na diferença entre o número de 
acasalamentos dos machos AD e GRO, sem haver um aumento significativo simultâneo do 
número total de acasalamentos, que poderá ser devida a uma maior taxa de adaptação do 
regime Ad ao laboratório, tal como o observado nas medidas de fecundidade (fig. 4 e 5), em 
que o regime AD tem um declive mais acentuado que GRO. No entanto entre as gerações 10 e 
17 houve um aumento bastante significativo do número total de acasalamentos (tabela 2 e fig. 
1b), sobretudo em machos GRO, o que não era expectável pelo padrão evolutivo da 
fecundidade. Dados com mais ensaios são necessários para melhor caracterizar a dinâmica 
evolutiva de comportamento de acasalamento. 
 Os resultados dos índices de isolamento, em que os valores de ambos os regimes 
convergem (não havendo valores significativos na geração 17), também apoiam a hipótese de 
que o isolamento inicial se estará a diluir. O valor da convergência não é o valor esperado 
com 50% de homogâmicos (I.I. = 0)  mas sim 60% (I.I. = 0,2), no entanto, nenhum dos 
regimes apresentou diferenças significativas do valor esperado. Para responder a esta questão 
serão necessários mais dados. 
No-choice 
As diferenças encontradas nos machos na geração 5 deixaram de existir na geração 17, sendo 
que estas mesmas diferenças foram encontradas nas fêmeas (na geração 17). Esta mudança 
pode ser consequência da adaptação mais tardia dos machos Ad, relativamente aos machos 
Gro (figs. 4 e 5)5. Nos testes entre a geração 5 e 10, houve valores (marginalmente) 
significantes em todos os parâmetros no fator “Geração”, sugerindo a presença de uma 
tendência evolutiva (tabela 4 e fig. 3, G5→G10). É importante salientar a significância do 
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fator “Macho * Fêmea * Geração”, na duração da cópula, indicando uma redução na diferença 
de duração da cópula entre casais homo e heterogâmicos, entre as duas gerações. 
 Entre as gerações 10 e 17 observou-se um aumento de diferenças do tempo da duração 
da corte entre fêmeas Ad e Gro, por diminuição nas fêmeas Gro, bem como a significância da 
tendência evolutiva na duração da cópula, aumentando entre as gerações 10 e 17 (tabela 4 e 
fig. 3). 
Fecundidade 
A fecundidade apresentou um clara convergência evolutiva e adaptação ao laboratório. Tanto 
a idade da primeira reprodução como a fecundidade precoce convergem para o valor do 
controlo (um regime há mais tempo em laboratório), no entanto com taxas evolutivas 
diferentes entre regimes (figs. 4 e 5), sendo que o regime que teve piores resultados na 
geração 6 (Ad) é o que tem melhores resultados na geração 22, sugerindo uma maior pressão 
seletiva sobre este. Este tipo de resposta evolutiva ao novo ambiente, consistente entre 
diferentes populações derivadas de cada fundação indica claramente que o que está a 
direcionar a evolução é a adaptação e não a deriva genética. 
Considerações finais 
Este estudo permitiu testar as expectativas de convergência evolutiva de populações 
inicialmente diferenciadas por histórias evolutivas separadas, quando expostas a um novo 
ambiente comum. Este padrão de convergência foi muito acentuado para a fecundidade. No 
entanto, nem sempre o mesmo foi observado no que respeita ao comportamento de escolha de 
parceiro sexual por parte das fêmeas. 
Não foi aparente em nenhuma das gerações analisadas uma diferença de sucesso de 
acasalamento entre casais homo e heterogâmicos em situação de competição pela fêmea. Esta 
observação pode dever-se ao maior sucesso geral dos machos e fêmeas Gro, 
independentemente de com quem acasalam. O aumento do sucesso de acasalamento de 
machos e fêmeas Ad ao longo das gerações levou curiosamente a uma tendência evolutiva 
para aumento e não redução do índice de isolamento reprodutor. Este aparente paradoxo 
deveu-se ao facto de este índice ser negativo para as populações Ad, por maior número de 
acasalamentos heterogâmicos. Por outro lado o regime Gro apresentou um valor estável desse 
índice, estando assim a ocorrer convergência de valores entre regimes. No entanto, estudos 
com mais gerações são necessários para confirmar este padrão temporal. 
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 Também foi possível observar alterações evolutivas nos estudos de comportamento de 
acasalamento sem escolha de parceiro, em particular uma redução nas diferenças da duração 
da cópula entre casais homo e heterogâmicos, especialmente entre as gerações 5 e 10. 
Novamente será importante alargar este estudo a  mais gerações. 
 Apesar de permitir tirar algumas conclusões, este estudo colocou mais questões. Para 
continuar a responder às perguntas deste trabalho e para responder às novas que surgiram será 
necessário continuar a estudar estas populações, e se possível elaborar mais ensaios com 
diferentes populações (ou até mesmo espécies) fundadoras de modo a entender melhor estes 
padrões e processos evolutivos que, em última análise, podem desempenhar um papel 
importante na manutenção ou perda de diversidade. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Lisboa, 27 de Julho de 2012 
 
          O estudante                  A tutora  
  
Mário Artur Santos Mira            Margarida Maria Demony de Carneiro Pacheco de Matos 
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